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摘要 ; ME TRI ( Nrcticebus ) PEER CN. coucang) 12 + BIR (NWN、pyemaeus〉 个 栖 的 线粒体 
细胞 色素 hb 《cyt-b) ASP, LRAAH RRA ee, OT RERE WES ARERR A. 
以 指 狼 为 外 群 重建 了 系统 发 育 树 。 结 果 表 明 。 在 所 研究 的 个 体 中 ，2 RR REARR ALM 
特点 ,它们 之 间 转 换 比 (特别 是 密码 子 第 3 位 ) 是 颠 换 比 的 6 人 悦 多 ， 太 于 其 他 种 间 比 较 ; 低 的 Ka/Ks 值 (< 
0.1) GAARA eyt-b 基因 的 异 义 突变 位 点 受到 强 的 选择 压力 作用 。 由 eyt-b 基因 构建 的 系统 发 育 树 符 合 全 次 科 
化 石 记录 和 形态 学 分 类 观点 。 根 据 化 石 记录 和 与 分 化 时 间 有 一 定 线性 关系 的 第 3 位 颠 换 和 同 义 突变 速率 ， 估 算 
蜂 狼 与 性 蜂 狼 种 间 、 蜂 狼 与 净 蜂 狼 属 间 可 能 的 分 北 时 同 分 别 为 300 和 600 万 年 。 
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4 KK ( Nycticebus coucang ,slow loris) 和 倭 蜂 钦 
( Nyeticebus pygmaeus ,lesser slow loris} 属 于 灵 长 类 原 
9G HW. A ( Strepsirrhine } 懒 猴 科 (Lorisidae ) 蜂 钦 属 的 
2 个 物种 ,都 是 夜行 性 动物 。 其 主要 形态 区 别 在 于 
体型 大 小 和 毛色 : 蜂 多 的 体型 较 倭 蜂 儿 大 , 背 毛 上 有 
1 条 明显 的 次 色 背 纹 。 蜂 猴 广 泛 分 布 于 东南 亚 . 倭 
蜂 猴 主要 分 布 于 中 国 云南 南部 ,老挝 .越南 的 安南 山 
Bk(Nowak, I99I)。 目 前 关于 懒 钦 科 的 化 石 记录 很 
少 , 仅 在 巴基斯坦 Siwalik 的 中 新 世 晚 期 地 层 中 发 现 
Nycticeboides 化 石 (Jacobs,1981), 可 能 属于 Lorisine 
类 群 , 但 不 一 定 是 此 类 群 现 生 种 的 祖先 。 而 确切 的 
化 石 记录 表明 Lorisines 和 Galagines 于 中 新 世 晚 期 
( 约 8 百 万 年 前 ) 已 经 发 生 分 化 (Rasmussen & 
Nekaris, 1998}, 2SRRA RMR AME IK 2 个 
物种 祖先 的 化 石 ,其 分 化 时 间 尚 不 清楚 。 核 型 分 析 、 
核糖 体 DNA 和 线粒体 DNA-RFLP 的 结果 虽然 验证 
了 二 者 的 分 类 地 位 (Zhang et ai. ,1993;Chen et al.， 
1993; 王 文 等 ,1996). 但 是 对 于 分 化 时 间 仅 根据 
RFLP 数据 作 了 粗略 估计 ( 约 2.7 百 万 年 前 ), 需要 
进一步 加 以 证 实 ， 且 对 核 昔 酸 序列 进行 对 比 的 研究 
tha RE 

哺乳 动物 线粒体 细胞 色素 b (cyt-b) 是 构成 线 
粒 体 氧化 磁 酸 化 系统 复合 体 亚 的 蛋白 质 之 一 ， 也 是 
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其 中 唯一 由 线粒体 基因 组 编码 的 蛋白 质 (Hatefi、 
1985)。 其 核 音 酸 序列 总 长 为 1 140 个 碱 基 对 (Chase 
pair, bp}, 编码 379 个 氨基 酸 。 具 有 以 下 几 个 特 
点 : 中 为 蛋白 质 编码 基因 ， 比 线粒体 rDNA 和 非 编 
码 区 更 易于 排序 ; 名 在 一 定 的 进化 尺度 内 不 受 饱 和 
效应 的 严重 影响 ， 所 提供 的 系统 发 育 信 息 和 遗传 分 
化 水 平 适 于 分 析 种 间或 属 间 差异 ; 忆 与 其 他 许多 分 
子 系统 相 比 ， 细 胞 色素 b 基因 和 蛋白 质 产物 的 生化 机 
理 更 易 与 其 基因 的 进化 动力 学 相 联 系 (Irwin et 
al .，1991)。 因 此 ， 在 系统 发 育 研 究 中 ，cyt-b 是 一 
个 十 分 有 效 的 标记 ， 得 到 广泛 地 应 用 (andrew et 
al., 1998; Zhang & Ryder, 1994; Yoder et ai., 
1996a}. 

ET it. 笔者 对 蜂 钦 和 倭 蜂 猴 eytb 基因 核 甘 
酸 序 列 进行 了 测定 和 分 析 ， 并 与 懒 钦 科 其 他 2 个 属 
的 cyt-b 基因 进行 比较 ,探讨 懒 钦 科 物 种 cyt-b 基因 
的 进化 规律 及 分 化 时 间 ， 现 将 这 些 结果 报道 如 下 。 


1 材料 与 方法 


1.1 总 DNA 的 提取 和 PCR 产物 的 直接 测序 

蜂 猴 1 只 . 倭 蜂 猴 2 只 来 自 于 1992 年 从 中 越 边 
境 收 集 到 的 死亡 冻 存 体 ,用 标准 酚 “ 握 仿 法 从 冻 存 组 
织 ( 肝 . 肾 、 心 胜 等 } 样 品 中 提取 总 DNA。 使 用 Irwin 
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et al (1991) #0 Kocher et af .41989) 报 道 的 哺乳 动物 
cyt-b 通用 引物 114724 ,.H15146 .L15408、H15915 和 
L15136, 5° 38 cyt-b 基 困 全 序列 共 1 140 bp, HP 
H15146 .L15408 和 L15136 是 中 间 引 物 。PCR 反应 
条 件 为 :95 乞 预 变性 2 min, 后 接 35 个 循环 包括 94°C 
变性 1 min .46 ~ 52 和 退火 1 min, 72°C 2 {# 1 min, 
72°C Fa KE fH 10 min. PCR 产物 用 2% 的 琼脂 粮 凝 胶 
电泳 检测 ,所 需 带 切 下 后 用 上 海 华 玛 生 产 的 DNA 回 
收 柱 纯化 回收 。 用 上 述 引 物 、ABI377 自动 测序 仪 和 
Big Dyeterminator Cycle Sequencing Kit ( Perkin-Elmer 
公司 ) 对 每 1 个 体 PCR 产物 通过 正 反 两 向 ,相互 重 
到 的 3 段 直 接 测 序 ,每 段 序列 重复 2~3 次 ,以 确保 
结果 的 准确 性 。 
1.2 数据 分 析 

除了 本 研究 测定 的 蜂 锋 (NN. coucang, 代码 
Neou, F lal) EER CN. pyemaeus ,Npyg)cyt-b 基因 
序列 外 ,我 们 从 GenBank F dh # | Daubentonia 
madagascariensis { Dmad, GenBank 注册 号 为 
U53569)], SH [ Galago crassicaudatus ( Gera, 
U53579) | SHR | Loris tardigradus (Ltar,U53581) | 
的 序列 ,通过 Megalign 软件 (DNAStar Inc . 1996) 0A 
眼 进 行 排 序 。 用 Dnasp3.0 ( Rozas, 1999) Heit 44% 
型 数目 和 种 内 核 苷 酸 多 样 性 ,用 MEGA (Ver.1.02) 
软件 (Kumar et ol . ,1994) 和 DAMBE (Xia, 1998) +1 


算 了 碱 基 组 成 (base composition ) .转换 / 颠 换 (tranai- 
tion/transvertion, Ty/Ts ) 比率 、 核 苷 酸 差异 、Kimura 
级 参数 距离 (Ximura, 1980)、 异 义 突变 / 同 义 突变 上 比 
4 (Ka/Ks)(Li, 1993), HES RARER, RAT 
将 密码 子 第 1 位 .第 2 位 .第 3 位 分 别 比较 。 
1.3 ”系统 发 育 分 析 

使 用 PAUP4.0a 软件 ， 以 指 夕 为 外 群 分 析 懒 夕 
PEM. BR, PRRARRHRARAKR. 
在 使 用 最 大 简约 法 构建 cyt-b 基因 系统 发 育 树 时 ， 
排除 了 密码 子 第 3 位 的 非 信 息 位 点 221 个 ， 其 余 
919 个 特征 位 点 赋 以 同样 的 权重 ,将 初始 最 多 树 设 
为 3 000， 采用 Branch-and-Bound 搜索 法 得 到 最 简 
约 树 ， 并 计算 Bootstrap (A (1000 次 重复 )。 
1.4 分 化 时 间 的 计算 

佑 算 分 化 时 间 的 公式 为 : 了 = 8/20 (Li et 
al., 1981), HPS HA 分 别 表示 核 苷 酸 序 列 间 的 
分 歧 程 度 和 碱 基 替 换 速 率 ， 很 定 在 一 定 的 进化 时 间 
内 ， 分 子 钟 在 某 种 特征 位 点 上 成 立 , 已 知 两 物种 
(RAH) 在 T1 分 化 ， 则 这 一 支 系 上 了 2 = 71x 
(82/61). 


2 结果 与 讨论 


不 少 报道 提示 同时 扩 增 会 出 现 线粒体 细胞 色素 
b 息 基因 ,如 果 和 忽视 这 一 问题 将 会 导致 错误 的 结果 


1111i1i1111i12222222222222222223333333333333444444445555555 


222366880012233455680001112234447788990122234455569445788991466677 
478907572610568536501473692843460402270217808915813153339080045839 


Ncou TGCTTIGCTTTGTCGTCTCTCATTGTGTCCTATCTCGACCTCTTGAACCCATTCGCTGGAACCGGTT 
Npygl CCTCCTTGCCACTACTATCTTICCACTCTTCCATCTAAAACTACAGGTTTCCCTATCAAGGTTAACC 
Npyg2 CCTCCTTGCCACTACTATCTTCCACTCTTCCATCTAGAACTACAGGTTTCCCTATCAAGGTTAACC 
111111111111 

356 6666666666677777777777777777888888883889 99999999999000000000111 
880014557788990012222455667888901234557789000113678999012678899112 
J803881426785969401398392844795 19870254651136250391347819213902016 

Neou  GCATTTGTCCCCTTTGCTATCCACCTCTIGCTTTCCCCCTGTCCGCTTTTAGCCCCATGTCAACCCC 
Npygl ATGCCCACTTTTCCCATCGATTGTICTCATACCTTTTTAACTTATCCCCGATITAGAACTIGTTTT 
Npyg2 ATGCCCACTTTTCCCATCGATTGTICTCATACCTTTTTAACTTATCCCCGATTTAGAACTIGTTTT 


图 1 SRE RR cyt-b BFR ERR 


Fig.1 Nucleotide variances of cyt-b gene from N. coucang and N . pygmaeus 
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{Collura & Stewart, 1995; Dewoody et af. , 1999; Mor- 
eio & Seuanez ,1999) 。 经 过 排序 并 对 了 照 已 发 表 的 序 
Fl, 我 们 测定 的 cyt-b 全 序列 中 没有 插 人 和 缺失 ， 
或 移 杠 突变， 可 以 翻译 出 完整 的 氨基 酸 序列 、 中 间 
没有 终止 密码 子 。 并 且 通 过 使 用 内 引物 和 全 序列 引 
物 的 重 亚 和 重复 测序 验证 ， 表 明 所 测定 的 不 是 假 基 
因 。 SERA HR 2 个 物种 的 cyi-b 核 苷 酸 序 列 具 
A 88.6% AME, 130 个 变异 位 点 (图 1)， 
2.1 碱 基 组 成 

由 表 1 可 见 ， 蜂 钦 和 倭 蜂 钦 cyt-b 序列 的 A、 
T、G、C 含量 在 密码 子 第 I 位 没有 较 大 偏差 .而 
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第 2 位 富 含 T, AIMCHMABMA2%~4%, L 
述 结 果 符 合 哺乳 动物 的 共同 特点 (Irwin et al... 
I99I)。 本 和 研究 中 种 间 碱 基 含 量 有 一 定 差 异 ， 在 密 
码 子 第 3 eR, BRAM RB RN CPT A, i 
BRACES FA, 但 1 检验 表明 差异 没有 达到 显著 
水 平 ， 不 足以 影响 系统 发 育 分 析 结 果 的 准确 性 。 
2.2 RRR 

RINK SR. PRK, SRABSREH 
Figs Fe 7 PA A At es BY a Sk FS He A A a He (A 
并 对 密码 子 第 1、2、3 位 分 别 进行 比较 。 总 的 来 
看 ,转换 数 多 于 苏 换 数 , 其 中 T-C 转 换 多 于 A-G.A-C 








表 1 碱 基 组 成 
Table 1 Base Composition (%) 
A T i G a TI Cl Gl 
Gera 2.1 2.4 32.8 12.8 28.5 23.0 27.7 2.8 
Ltar 33.2 27.4 2806 14 31.8 4.2 242 «19.7 
Neou 29.3 27.7 29.6 13.3 28.9 22.5 26.6 21.8 
Npyg 30.5 22.0 20 25 295 25.3 24.5 2.8 
AQ T2 C2 G2 43 T3 C3 G3 
Gera 20.6 40.1 25.9 13.5 35.1 16.1 44.9 4.0 
Ltar 20.0 40.5 61 13.4 47.9 17.4 33.7 1.1 
Neou 20.0 41.1 25.3 3.7 38.9 19.5 37.1 4,5 
Npyg 20.0 41.3 25.0 13.7 42.1 17.4 37.6 2.9 


(DR 1. 2, 3 分 别 代 表 密码 子 第 1、2、3 Re (No.1, 2, 3 denote the 1*, 2™ and 


3m codon position } . 


R2 BRAG, AXBRARKER 


Table 2 

Ts‘Te AG TC Ts AC AT CC 

Gera-Liar 1.212 24 9% 120 66 30 2 
PI 160 11 11 2 6 4 2 

P2 5.500 0 1 0 1 1 0 

P3 1.040 13 74 87 59 25 0 
Gera-Neou 1.637 38 110 148 48 35 5 
Pl 1.948 wl 17 2 6 6 | 

P2 4 070 1 iw 0 3 0 

P3 1460 2 81 16 42 % 4 
Gera-Npyg 1.490 28 104 132 54 26 4 
PY 2.260 10 23 33 7 4 0 

P2 3.670 1 10 4 0 3 0 

P3 1.240 #17 71 88 47 19 4 
Ltar-Neou 1.463 30 92 122 42 3% 3 
Pl 2.078 14 18 32 § 6 0 
Pp? 5.070 1 14 15 1 2 0 

P3 1.150 IS 59 7 33 2 3 
Liar-Npyg 1.599 22 108 129 4 33 1 
Pl 21S 12 21 32 gE 6 0 

了 5.330 1 1 16 1 2 0 

P3 1.290 9 7 81 3% 2 1 
Noou-Npyg 6.246 2 84 113 5 wm 2 
PI 6.7337 lt 9 30 2 1 0 

P2 0.010 0 3 3 0 0 0 

P3 5640 18 62 8 3 9 1 


Transition (Ts) and transversion (Ty), synonymous (Ks) and nonsynonymoue (Ka) substitution 





TG Ty NS+NY Ks Ka Ka’Ks 
1 9 219 1, 06882 0.05163 0.04831 
1 13 35 
0 = 13 
0 84 171 
2 90 238 1.38716 0.06349 0.04577 
1 14 42 
0] 3 15 
1 73 179 
4 88 220 1.00928 0.05919 0.05865 
3 14 47 
0 3 14 
1 71 159 
2 83 205 0. 77676 0.07458 0.09601 
1 15 47 
0 3 18 
1 65 139 
2 82 211 0.82015 0.07281 0.08878 
1 15 48 
0 3 19 
1 63 144 
3 19 132 0.39869 0.02955 0.07412 
1 5 35 
0 0 3 
2 18 95 
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和 A-T 颠 换 多 于 C-G MT-C, SHR - EMH Ts 
Tv 总 比值 为 6.246， 在 密码 子 第 1、3 位 的 比值 分 
别 为 6.737 和 5.64， 均 明显 高 于 不 同属 间 物 种 两 两 
比较 的 数值 。 在 密码 子 第 2 fir eR A EER la 
有 碱 基 题 换 ， 而 在 其 他 种 间 比 较 中 ， 转 换 的 数目 高 
FRM 3 倍 以 上 。 分 别 比较 Ts 和 Ty， 可 以 看 出 产 
生 Ts/Ty HES RAS SET BRS ERR 
发 生 的 颠 换 很 少 〈18 个 )， 转 换 的 数目 (113 个 ) 
却 与 其 他 种 间 比 较 (Ty: 82~99 个 ，Ts: 120 ~ 143 
个 ) 无 显著 差异 。 从 我 们 的 结果 可 以 看 出 ,转换 的 
数值 与 物种 分 化 的 远近 无 明显 的 关系 : 但 颠 换 则 不 
同 ， 从 亚 科 间 、 属 间 到 属 内 种 间 Tv 值 呈 递减 趋势 ， 
尤为 明显 地 表现 在 密码 子 第 3 位 上 【从 >70、60 左 
右 到 15)。 

根据 分 子 进化 理论 (Li，19971}， 转换 发 生 的 
MET GR, KAZAA BAM fe Mey 
响 。 因 而 我 们 通过 序列 比较 而 直接 观察 到 的 转换 
数 ， 随 物种 分 化 时 间 和 差异 的 增 大 不 呈 线 性 相关 ， 
蜂 猴 与 候 蜂 猴 之 间 Ts/Ty 值 最 高 、 转 换 的 频率 特别 
是 第 3 位 远 远 大 于 颠 换 ， 发 生 多 重 和 回复 突变 的 可 
能 性 较 太 ， 由 此 产生 的 饱和 效应 会 影响 系统 分 析 的 
可 靠 性 ， 所 以 转换 数 所 包含 的 分 子 进化 信息 十 分 有 
限 ， 是 需要 加 以 注意 的 - 虽然 我 们 用 DEMEB 软件 
对 全 序列 、 密 码 子 第 1、2、3 位 分 别 检测 了 碱 基 替 
换 的 饱和 效应 、 没 有 发 现 对 其 有 显著 的 影响 、 但 不 
能 排除 较 远 绿 物 种 间 发 生 多 重 替 换 :特别 是 和 转换) 
的 可 能 性 。 因 此 ， 在 进行 系统 发 育 分 析 和 估算 分 化 
时 间 时 ， 应 该 考虑 到 这 些 因素 。 
2.3 同 义 (synonymous substitution) 和 异 义 替换 

(nonsynonymous substitution ) 

由 表 2 可 以 看 出 ， 所 有 两 两 比较 的 同 义 位 点 突 
变 率 均 大 于 异 义 位 点 突变 率 10 FLA LE. Lorisines 类 
群 内 的 Ka/Ks {4% T Lorisines 和 Galagines 之 间 
的 比值 ; Ks 值 与 物种 的 分 歧 程 度 有 关 ， 而 Ka 值 没 
有 表现 出 这 种 趋势 。 这 些 结果 说 明 : 同 义 位 点 的 突 
变 以 一 定 的 频率 发 生 、 是 近 中 性 的 (Ohta，1995); 
可 能 有 强 的 选择 压力 作用 于 可 发 生 和 氨基酸 转变 位 
点 。 产 生 Lorisines 和 Galagines 之 间 较 低 的 Ka 值 的 
原因 ， 可 能 是 由 于 异 义 位 点 在 功能 上 受 选 择 压力 较 
大 所 致 。 
2.4 系统 发 育 分 析 

用 本 研究 测定 的 峰 猴 和 倭 蜂 区 的 细胞 色素 b 与 
GenBank PAUSE. RRR. BOR, FRM 
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起 进行 系统 发 育 分 析 ， 其 中 将 指 猴 的 序列 作为 外 
群 ， 根 据 简 约法 ， 分 析 的 7 条 1 140 bp 细胞 色素 b 
全 序列 中 ， 非 变异 位 点 709 +, BRA PA 193 
个 是 简约 的 信息 位 点 。 用 邻接 法 、 最 大 似 然 法 、 简 
约法 等 不 同 的 方法 得 到 的 系统 发 育 树 具有 相同 的 拓 
扑 结构 。 图 2 所 示 即 为 简约 树 。 


Dmad 
Gera 


Ltar 


Kenn 


Npyel 





Wpye2 


图 2 用 最 大 简约 法 构建 的 颌 猴 科 物种 线粒体 细胞 色素 
b 系统 发 育 树 

Maximum-parsimony tree constructed from mitocho- 

ndrial cytochrome b in Family Lorisidae using Dmad 

as outgroup 

其 中 指 猴 是 外 群 。 树 长 = 40B， 技 上 数字 是 由 核 音 酸 普 换 数 表 
示 的 枝 长 , 枝 下 是 经 过 1 000 次 重复 抽样 的 bootstrap A (> 
50%); 分 类 单元 后 的 数字 是 单 售 型 序号 ， 各 分 类 单元 简 卫 的 
拉丁 名 和 GenBank 注册 号 见 材料 与 方法 【numbers (in parenthe- 
sey) represent bootstrap values (> 50%) from 1 000 replications. 
Numbers on and below the branches represent branch lengths mea- 
sured by tbe numbers of nucleotide changes and the bootstrap values. 
respecuyely. Number ] and 2 denoles two haplotypes of Npyg. The 
abbreviation and GenBank accession numbers of the taxa were 
showed in tbe Material and Method.]。 此 简约 树 的 各 项 参数 为 ; 
Tree length = 408, Consistency index (CI) =0.78B92, Homoplasy 
index ( HIT = 0.2108. CI excluding noinformative characters = 
0.7440, HI excluding uninformative characters = 0.2560, Reten- 
tion index (RI) = 0.5160, Resealed consistency index (RC) = 
0.5166, f value = 298, f-ratio = 0.2004. 


Fig.2 


我 们 在 用 简约 法 构建 系统 发 育 树 时 省 去 了 第 3 
位 的 非 信 息 位 点 ,用 于 分 析 的 全 部 密码 子 第 1.2 位 
特征 位 点 和 第 3 位 的 信息 位 点 赋予 相同 的 权重 。 懒 
JER 4 个 物种 cyt-b 基因 的 系统 发 育 关系 与 形态 学 
分 类 的 观点 相符 : 蜂 猴 属 的 2 个 物种 蜂 猴 和 倭 蜂 猴 
首先 聚 为 一 支 , 蜂 猴 属 与 次 蜂 猴 属 的 分 化 发 生 在 二 
者 与 机 猴 分 化 之 后 。 形 态 学 数据 将 懒 猴 科 的 婴 猴 属 
与 其 他 已 知 的 4 个 属 (Nyeticebus，, Loris , Arctocebus , 
Potto ) 划分 为 Galagines 和 Lorisines2 个 类 群 (Ras- 
mussen & Nekaris, 1998; Grove, 1998)。 我 们 的 结果 
可 以 在 分 子 水 平 上 为 这 一 观点 提供 佐证 。 但 是 ,由 
于 缺少 Arctocebus 和 Potto2 个 属 物种 的 材料 ,目前 还 
无 法 在 分 子 水 平 上 对 懒 猴 科 的 系统 发 育 关 系 作 全 面 
的 研究 。 
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2.5 分 化 时 间 

在 计算 分 化 时 间 时 《 表 3)， 我 们 将 化 石 记录 
(Rasmussen & Nekaris, 1998) 的 约 8 百 万 年 前 
Calagines 和 Lorisines2 个 类 群发 生 分 化 的 时 间作 为 
参考 时 间 。 首先 以 序列 间 两 两 比较 的 非 校 正 百 分 差 
异 〈 即 碱 基 蔡 换 数 与 所 比较 的 总 位 点 数 的 比值 ) 作 
为 8 值 ， 分 别 考虑 了 全 部 位 点 和 密码 子 第 3 位 的 颠 
KR, BE T 值 有 一 定 差 异 。Irwin et al. (1991) 
的 结果 表明 .与 线粒体 iRNA 基因 翡 的 的 积累 相似 ， 
哺乳 动物 线粒体 细胞 色素 b 基因 在 密码 子 第 3 fei 
换 的 积 票 随 物 种 分 化 时 间 呈 线性 增加 。Yoder et al. 
(1996b) 通过 密码 子 第 3 MRE SAAR Bia 


度 的 原始 猴 系 统 发 育 树 ， 说 明 这 组 特征 位 点 提供 的 
系统 发 育 信 息 有 较 高 的 参考 价值 。 而 在 我 们 的 结果 
中 ， 蜂 猴 - 倭 蜂 猴 间 的 Ts Tv 高 于 其 他 两 两 对 比 约 
4 倍 , 以 及 2 个 相差 较 灰 的 了 值 都 提示 把 所 有 变异 
回 等 考虑 或 把 转换 完全 排除 ， 有 可 能 高 估 或 低估 碱 
基 蔡 换 速率 。 为 此 ， 我们 又 使 用 了 全 部 位 点 和 第 3 
位 的 Kimura 双 参 数 距 离 代 赫 6 来 估算 了 ， 由 此 对 
7Ts、Ty 值 作 了 校正 ， 得 到 4.4 和 3.5 百 万 年 2 个 
较 接近 的 时 间 ;。 由 于 近 中 性 的 同 义 突 变 率 (Ks) 也 
表现 出 与 7 有关， 用 它 算 出 的 太 候 蜂 和 性 分 化 时 间 更 
接近 与 线粒体 RFLP 的 结果 。 

模 据 上 述 结果 ,可 以 大 致 确定 Nyecticebus 属 和 


表 3 分 化 时 间 (T， 百 万 年 ) 
Table 3 Estimation of divergent time (T, million years) 








_ dns T Bp DKma T DKFs T Ks 
Calogine s-Lorisines 0 198 8 0.200 0.2358 8 0 7419 8 1.1851 8 
Ayctucebus -Lores 0189 7.4 0.168 6.7 O.213 7.1 0.5314 5.7 0.7985 5.5 
NN, coucang- JV . pygmeaus O16 4.7 0.0399 16 012 44 032601 35 0.3987 2.8 





3, DKW ks 分 别 代表 密码 子 全 部 位 点 和 第 3 位 的 碱 基 蔡 搞 的 非 校正 百分比 、Kumura 双 参 数 距 离 和 同 义 赫 杭 率 (3，DK and Ks at the codon 


position | 2 3 (P123) und the 3M position {P3} were calculated with the uncorrected P of nucleotide substitutions, Kimura 2-parameter distance and 


the rutio of synnuymeux substitatiion. respertively. )， 


Loris 属 的 分 歧 时 间 约 在 6 百 万 年 前 ， 蜂 次 - HR 
约 在 3 百 万 年 前 发 生 分 化 。 需 要 指出 的 是 ， 问 题 的 
关键 并 不 在 于 得 到 准确 的 分 化 时 间 ， 而 是 在 于 通过 
这 些 分 析 可 以 看 出 ， 分 子 钟 假 说 在 革 受 不 同 的 功能 
选择 压力 位 点 上 (如 转换 和 苏 换 、 同类 或 异 义 突变 
位 点 ) 的 表现 不 同 。 即 使 假定 分 子 钟 存在 的 情况 
下 ， 以 晚近 的 进化 历史 事件 或 较 近 绿 物种 为 研究 对 
象 时 ， 也 不 能 忽略 多 种 因素 分 子 进 化 速率 和 规律 的 
影响 。Brown et af. (1982) 认为 ,试图 以 统一 的 速 


率 分 析 某 一 片段 或 基因 的 进化 是 需要 小 心 的 ， 有 时 
甚至 是 不 可 取 的 ， 我 们 的 结果 也 证 实 了 这 一 观点 -。 
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Abstract, Mitochondrial cytochrome b (evt-b) genes 


coucang 
and two individuals of V. pygmaeus. By comparing 


were sequenced from one indiyidual of N. 


with the cyt-b sequences of three species in Lorisidae, 
the divergence and base substitution among these se- 
quences were analyzed. The phylogenetic tree, in a- 
greement with the fossil and morphologic data, was re- 
constructed with Daubentonia madagascariensis as the 
outgroup. The base composition of N, coucang and 
N. pygmaeus showed the same character as that of 
other mammals. The Tv/Ts ratio between the two Nyc- 


ticebus species was as 6 times as other pairwise compar- 
isons. The low values ( < 0.1) of Ka/Ks ratio implied 
a strong selective consiraint against the nonsynonymous 
sites of the cyt-b genes from the species in Lorisidae. 
Based on the fossil data, the transitions and synony- 
mous mutations at the third codon position that have 
shown a linear relation with time, the estimations of 3 
Myr (million years) and 6 Myr were the divergent time 
between WN, coucang and N. pygmaeus. and be- 
tween Lorisines and Galagines groups. respectively. 
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